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INTRODUÇÃO
A cultura da mamona tem um importante destaque no cenário da agricultura nacional, sendo 
o Brasil um dos maiores produtores de mamona (BAJAY, 2009). Ricinus communis L. é uma planta 
oleaginosa que pertencente à família das euforbiáceas e é única no gênero Ricinus (MOSHKIN, 
1986; WEISS, 1983). Alguns autores consideram a ocorrência de subespécies,  que se cruzam e 
produzem descendentes férteis (SAVY FILHO, 1999 a e b).
O grupo TIGR sequenciou e reuniu aproximadamente  400 Mpb do genoma da mamona 
através do sequenciamento por shotgun, gerando 50.000 ESTs de diferentes tecidos que ajudam a 
descoberta  e  anotação  de  genes  (CASTOR BEAN  GENOME  DATABASE,  2009).  Com  uma 
constante  melhoria  dos  sequenciadores  de DNA e proteínas,  grande quantidade  de informações 
estão sendo depositadas nos bancos de dados públicos, como National Center for Biotechnology 
Information (NCBI), European Molecular Biology Laboratory (EMBL) e DNA Data Bank of Japan 
(DDBJ).  Assim, a bioinformática se tornou uma ferramenta indispensável para a análise de grandes 
volumes de informações. Desta forma, o objetivo deste trabalho foi analisar  in silico as proteínas 
das espécie Ricinus communis L. quanto ao tamanho e sua função. 
MATERIAL E MÉTODOS
Sequências  proteicas  da  espécie  Ricinus  communis L.  oriundas  do  GenBank  foram 
utilizadas  neste  trabalho,  totalizando  63.308 sequências.  O desenvolvimento  dos  scripts para  a 
solução  de  problemas  biológicos  computacionais  foi  feito  em linguagem de  programação  Perl 
(Pratical Extraction and Report Language), sob a plataforma Linux. 
Sequências  sob  a  anotação  “unnamed  protein  product”  e  “hypothetical  protein”  foram 
retiradas,  totalizando 32.076 sequências descartadas. Após este procedimento, as sequências foram 
separadas de acordo com o número de aminoácidos, formando assim 11 grupos distintos (P1 a P11) 
no qual cada grupo consistia de 1-500, 501-1000,  1001-1500, 1501-2000, 2001-2500, 2501-3000, 
3001-3500,  3501-4000,  4001-4500,  4501-5000  e  5001-5500 aminoácidos,  respectivamente.  Em 
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cada  grupo,  foi  contabilizado  o  número  de  sequências  relativo  a  função  realizada  pela 
proteína/enzima, destacando-se assim as de maior predominância.
RESULTADOS E DISCUSSÃO
Para o grupo P1, as proteínas predominantes foram  transferase, synthase e dehydrogenase, 
com 1619, 1142 e 720 sequências contabilizadas, respectivamente. No grupo P2, predominaram as 
proteínas  kinase,  pentatricopeptide e  transferase, com 943, 530 e 338 sequências contabilizadas, 
respectivamente. O grupo P3, apresentou o predomínio das proteínas kinase, ATP binding protein, 
helicase e multidrug resistance, com 132, 66, 52 e 52 sequências contabilizadas, respectivamente. 
Para o grupo P4, as proteínas predominantes foram transferase, kinase e ATP binding protein, com 
20, 14 e 12 sequências contabilizadas, respectivamente. No grupo P5,  predominaram as proteínas 
DNA binding protein, polymerase e ligase, com 8, 6 e 6 sequências contabilizadas, respectivamente. 
Nos grupos P6,  P8 e  P9,  as  proteínas  predomintantes  (com 4 sequências  contabilizas  em cada 
grupo) são kinase, ligase e vacuolar protein, respectivamente. Os grupos P7, P10 e P11, continham 
apenas as proteínas  vacuolar protein,  protein binding protein e  ATP binding protein. Observa-se 
também  que  algumas  proteínas  se  encontram  unicamente  em  um  grupo,  como  as  proteínas 
aquaporin, aldolase e Pre-mRNA-processing-splicing factor, enquanto outras se mostram presentes 
em mais de quatro grupos, como as proteínas kinase e helicase (Tabela 1).
Sendo assim, a análise in silico pode oferecer um suporte consistente à análise in vitro para 
uma  separação/purificação  de  proteínas  (e  suas  interações),  seja  por  eletroforese  (WITTIG  & 
SCHAEGGER, 2009) por cromatografia (HUBIK, 2000; PACHUAU et al., 2012), 
Tabela 1. Enzimas de maior predominância em Ricinus communis L., separadas em 11 grupos: 1-
500,  501-1000,   1001-1500,  1501-2000,  2001-2500,  2501-3000,  3001-3500,  3501-4000,  4001-
4500, 4501-5000 e 5001-5500 aminoácidos (P1 a P11, respectivamente).
Proteínas P1 P2 P3 P4 P5 P6 P7 P8 P9 P10 P11
Total de 
sequências 
por 
proteína
Aldolase 36 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 36
Antiporter 14 44 0 0 0 0 0 0 0 0 0 58
Aquaporin 55 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 55
ataxia telangiectasia 0 0 0 0 0 2 0 0 0 0 0 2
ATP binding protein 156 280 66 12 2 2 0 0 0 0 2 520
ATPase 52 88 40 0 0 0 0 0 0 0 0 180
Calmodulin 112 36 0 0 0 0 0 0 0 0 0 148
Decarboxylase 64 20 0 0 0 0 0 0 0 0 0 84
Dehydratase 97 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 97
Dehydrogenase 720 104 0 0 0 0 0 0 0 0 0 824
Demethylase 2 0 0 2 0 0 0 0 0 0 0 4
Disease resistance 32 54 28 4 0 0 0 0 0 0 0 118
Dismutase 18 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 18
DNA binding protein 426 86 10 8 8 0 0 0 0 0 0 538
Galacturonase 94 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 94
heat shock protein 66 68 0 0 0 2 0 0 0 0 0 136
Helicase 74 122 52 8 4 0 0 0 0 0 0 260
Isomerase 115 34 4 0 0 0 0 0 0 0 0 153
Kinase 1142 943 132 14 2 4 0 2 0 0 0 2239
Ligase 264 114 16 4 6 0 0 4 2 0 0 410
microtubule associated protein 0 0 0 2 0 0 0 2 0 0 0 4
multidrug resistance 54 44 52 6 0 0 0 0 0 0 0 156
Mutase 44 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 44
nucleotide binding protein 12 24 16 2 2 2 0 0 0 0 0 58
Oxygenase 116 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 116
Pentatricopeptide 418 530 34 2 0 0 0 0 0 0 0 984
Peptidase 221 100 0 0 2 0 0 0 0 0 0 323
Permease 40 30 0 0 0 0 0 0 0 0 0 70
Peroxidase 165 1 2 2 0 0 0 0 0 0 0 170
Phosphatase 351 116 12 2 2 0 0 0 0 0 0 483
Polymerase 139 59 26 0 6 0 0 0 0 0 0 230
Pre-mRNA-processing-splicing 
factor 0 0 0 0 2 0 0 0 0 0 0 2
programmed cell death protein 2 2 2 0 0 0 0 0 0 0 0 6
protein binding protein 0 0 0 2 0 0 0 0 0 2 0 4
Reductase 564 87 0 0 0 0 0 0 0 0 0 651
ring finger 106 12 0 0 0 0 0 0 0 0 0 118
SAB 2 1 0 0 0 2 0 0 0 0 0 5
Synthase 560 212 26 4 2 0 0 0 0 0 0 804
telomerase reverse transcriptase 0 0 2 0 0 0 0 0 0 0 0 2
Transferase 1619 338 10 20 0 0 0 0 0 0 0 1987
translation initiation factor 59 32 10 0 0 0 0 0 0 0 0 101
transmembrane protein 54 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 54
vacuolar protein 70 32 4 0 0 0 2 0 4 0 0 112
Ycf2 0 0 0 0 4 0 0 0 0 0 0 4
zinc finger protein 382 48 6 2 0 2 0 0 0 0 0 440
Total de sequências por grupo 10145 3933 588 108 50 16 2 8 6 2 2  
CONCLUSÕES
A  análise  de  proteínas  in  silico de  Ricinus  communis L.  mostra-se  de  grande  auxílio, 
podendo levar  a  um melhor  planejamento  em trabalhos  com foco em separação/purificação  de 
proteínas in vitro.
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